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Resumen
La población antioqueña posee una estructura genética compleja que refleja su historia de mezclas entre poblaciones europeas, africanas y amerindias. En este estudio se 
determinó la composición genética de 849 individuos de la población antioqueña, 
utilizando un panel de 75 marcadores informativos de ancestralidad y 4 programas que 
implementan métodos bayesianos para inferir la composición de la mezcla ancestral. 
La contribución europea (60%) fue dos veces mayor que la contribución amerindia 
(28%), ambas con una distribución amplia, y fue poca la contribución africana 
(12%). Se estimó el tiempo transcurrido desde el primer evento de mezcla, que fue 
de 11 generaciones por cada 100 cM, lo cual hace de esta población un recurso útil 
para implementar estudios de mapeo por mezcla. Se evaluó la utilidad del panel de 
marcadores, así como la robustez y utilidad de los diferentes programas utilizados. 
Palabras ClaVe: mezcla genética, población antioqueña, marcadores informativos de 
ancestralidad.
Comparison of four softwares used to determining 
the anCestral genetiC Composition of the 
antioquian population
Abstract
The genetic structure of the population of Antioquia is complex and arises from the historical admixture of European, African and Amerindian populations. The genetic 
makeup of 849 Antioquian individuals was determined using a set of 75 ancestry 
informative markers and four computer programs based on Bayesian methods in 
order to infer the composition of ancestral admixture. A great European component 
(60%) was twice as high as the Amerin-
dian contribution (28%), both with broad 
distributions, followed by a smaller African 
contribution (12%). The average number 
of generations since the admixture event 
was 11 generations per 100 cM, which 
makes this population a useful resource 
to implement admixture mapping studies. 
The usefulness of the marker set as well as the power and helpfulness of the computer 
programs were assessed.
Keywords: genetic admixture, Antioquian population, ancestry informative markers.
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introDuCCión1 
La mezcla genética representa un experimento natural en antro-pología y epidemiología genética, equivalente a un cruce entre cepas endogámicas, para identificar genes de susceptibilidad a 
enfermedades complejas que difieren en el riesgo genético entre 
los grupos parentales. Además, los marcadores polimórficos y el 
desequilibrio de ligamiento (Dl) 
pueden ser usados para inferir 
las bases genéticas de los rasgos 
de interés (Halder y Shriver 2003; 
Smith y O’Brien 2005).  
Las poblaciones con una historia de mezcla reciente (veinte 
generaciones o menos), como la antioqueña, constituyen una 
muestra ideal para implementar estudios de mapeo por desequi-
librio de ligamiento generado por la mezcla MalD (por su sigla en 
inglés, mapping by admixture linkage disequilibrium) (Smith y 
O’Brien 2005). La utilidad y precisión de este método se basan 
en un conocimiento exhaustivo del proceso de migración, del 
tamaño efectivo de la población fundadora, de la tasa de migra-
ción, del tiempo estimado desde el primer evento de mezcla, 
de la disponibilidad de marcadores informativos y de métodos 
estadísticos que combinan la información de estos marcadores 
para inferir la composición genética de las poblaciones (Bryc et ál. 
2010; McKeigue 2005; Reich y Patterson 2005; Seldin 2007).
Las evidencias históricas y genéticas sugieren que la población 
antioqueña se estableció entre los siglos xVi y xVii, como conse-
cuencia de un fuerte mestizaje entre hombres provenientes de 
España y mujeres indígenas, posiblemente de la etnia embera. 
Se llegó a esta conclusión cuando se encontró que el 90% del 
aDn mitocondrial o de linajes maternos es de origen amerindio, el 
8% africano y el 2% europeo, y en cambio el 94% de la región no 
recombinante del cromosoma Y o de linajes paternos es de origen 
europeo, el 5% africano y 1% amerindio (Carvajal-Carmona et ál. 
2000). Además, la administración y la sociedad coloniales impu-
sieron presiones que favorecieron el establecimiento de familias 
entre mestizos, más que con mujeres amerindias, y así se redujo 
la posterior participación de las mujeres amerindias en la fun-
dación y expansión de la población antioqueña (Sánchez 1977). 
Posteriormente se encontró, por medio del uso de marcadores 
1  El presente artículo es derivado de un proyecto 
de investigación. Constanza Duque, María Vic-
toria Parra y Ana Victoria Valencia participaron 
igualmente en este trabajo.
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nucleares con alelos específicos en las poblaciones ancestrales, 
que la composición de esta población es en un 79% ± 6 europea, 
8% ± 3 africana y 16% ± 6 amerindia (Bedoya, Montoya et ál. 
2006). Recientemente se evaluaron 13 poblaciones latinoameri-
canas, entre ellas 4 colombianas (Peque, Medellín, Cundinamarca 
y Pasto), y se encontró que el patrón tripoblacional se repite en 
la mayoría de las poblaciones estudiadas, con igual desviación 
en cuanto a la contribución de los sexos, pues en todos los casos 
la mezcla se formó con hombres europeos y mujeres amerindias 
o africanas, principalmente (Wang et ál. 2008). 
En la población antioqueña han transcurrido aproximada-
men te veinte generaciones desde que se originó la mezcla; este 
hecho, sumado al aislamiento impuesto por la geografía del de-
partamento de Antioquia, indujo durante dos siglos a la práctica 
del matrimonio endogámico (Bedoya, García et ál. 2006). Como 
consecuencia, en la población antioqueña persiste un Dl de fondo 
significativo, que la hace comparable con otras poblaciones del 
mundo consideradas genéticamente homogéneas y aisladas (Ser-
vice et ál. 2006). Este Dl facilita la detección de locus involucrados 
en la susceptibilidad o la evolución de diferentes entidades. 
Actualmente se cuenta con bases de datos de marcadores con 
gran capacidad para diferenciar los estados ancestrales de las 
diferentes poblaciones continentales y aun de subpoblaciones 
regionales, con respecto tanto a locus como a regiones cromosó-
micas. Estos marcadores se han denominado marcadores infor-
mativos de ancestralidad (aiM) (por su sigla en inglés, ancestry 
informative markers). El poder informativo de estos marcadores 
se basa en la diferencia en las frecuencias alélicas (d) entre las 
poblaciones parentales putativas de una población mezclada. 
El valor absoluto de la diferencia en frecuencias alélicas es la 
medida más comúnmente usada de informatividad entre dos 
poblaciones parentales (International HapMap 2003; Price et ál. 
2007; Shriver et ál. 2003; Smith et ál. 2004). 
Para los estudios de mezcla, y especialmente para MalD, se 
han desarrollado diferentes algoritmos y programas que permi-
ten calcular no solo la composición de mezcla promedio de una 
población, sino determinar el estado ancestral de cada uno de 
los cromosomas de un individuo en dicha población. En gene-
ral, estos programas implementan combinaciones de métodos 
clásicos y bayesianos, usando datos genotípicos e información a 
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priori sobre las frecuencias alélicas en las poblaciones parentales 
y asumiendo el equilibrio de Hardy-Weinberg (ehw). Algunos 
de los más utilizados son Admixmap, Structure y Ancestrymap 
(Hoggart et ál. 2003; Hoggart et ál. 2004; Long 1991; Patterson et ál. 
2004; Pritchard, Stephens y Donnelly 2000; Seldin, Pasaniuc y 
Price 2011). 
Admixmap es un programa multipropósito que modela la 
mez cla poblacional con datos de genotipos multilocus y datos 
fenotípicos. Está basado en un acercamiento que combina métodos 
bayesianos y frecuentistas2 que 
estiman la mezcla de cada indivi-
duo y la distribución de la mezcla 
individual en la población. Para 
ello toma como distribución a 
priori las variables no observadas, 
como la mezcla de cada uno de los gametos en la población y el 
estado ancestral de los alelos de cada locus en cada cromosoma, 
para cada uno de los individuos tipificados, y genera una distribu-
ción posterior de dichas variables dados los genotipos multilocus 
observados, por medio de una simulación de MCMC (por su sigla en 
inglés, Markov-Chain-Monte-Carlo) (Hoggart et ál. 2003; Hoggart 
et ál. 2004).
El programa Structure, introducido por Pritchard et ál. en el 
2000 (Falush, Stephens y Pritchard 2003; Montana y Pritchard 
2004; Pritchard, Stephens y Donnelly 2000), es un método basado 
en la agrupación con un acercamiento bayesiano, que genera la 
distribución posterior de los estados ancestrales de cada locus 
en un cromosoma (probabilidades de transición) para cada ge-
notipo observado, por medio de un modelo de MCMC basado en 
el muestreo de Gibs. El modelo está condicionado a la probabi-
lidad a priori de que los alelos de un marcador (aiM) se hayan 
derivado de una de las poblaciones ancestrales; para calcular 
esta probabilidad se asume que los genotipos en la población 
de estudio están en ehw. De esta manera, con las frecuencias 
alélicas de los marcadores (aiM) en las poblaciones ancestrales 
se calculan las probabilidades de asignar un genotipo observado 
para cada marcador a cada una de las poblaciones ancestrales, 
cuando se tienen datos genotípicos de estas (Pritchard, Stephens 
y Donnelly 2000). El modelo también puede asumir que hay K 
poblaciones parentales desconocidas, caracterizadas por las fre-
cuencias alélicas de cada locus, cada uno de ellos en ehw. Este 
2 Nota de los editores: El término es una adap-
tación del inglés frequentist. Aunque algunos 
autores prefieren usar la expresión métodos 
frecuentalistas, aquí se ha preferido el término 
más extendido en español, métodos frecuentistas.
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algoritmo también puede ser aplicado para inferir estructuración 
poblacional utilizando datos de genotipos de marcadores no 
ligados, pero no permite ajustar regresiones con la proporción 
de mezcla. El método puede ser aplicado a diversos tipos de 
marcadores, como rflP, snP, str, etc., puesto que no asume una 
tasa de mutación determinada. 
El programa Ancestrymap versión 2.0 estima la ancestría a 
lo largo del genoma, en una muestra de población con mezcla 
reciente entre dos grupos étnicos. El programa usa datos genotípi-
cos de marcadores escogidos estratégicamente, por su diferencia 
en las frecuencias alélicas entre dos poblaciones parentales. 
Idealmente, estas frecuencias deben ser conocidas. La inclusión 
de controles no es necesaria para identificar genes asociados a 
enfermedades, pero es útil para obtener estimaciones robustas 
de las frecuencias alélicas en las poblaciones ancestrales, lo cual 
incrementa el poder del análisis (Patterson et ál. 2004).
Materiales y MétoDos
Se recolectó información de 849 individuos residentes en el municipio de Medellín y su área metropolitana (municipio de Bello, al norte, y municipio de Envigado, al sur). Los indivi-
duos se captaron a través de la consulta externa de endocrino-
logía del Hospital Universitario San Vicente de Paúl, Susalud 
ePs, Comfenalco, Comfama y en lugares donde el municipio de 
Medellín ha establecido programas de educación y prevención 
para grupos de la tercera edad.
Previo consentimiento informado, se realizó una encuesta de 
origen, para clasificarlos como antioqueños. Con al menos cuatro 
bisabuelos procedentes de esta región, se tomaron muestras de 10 
ml de sangre y se extrajo el Dna por el método de fenol-cloroformo. 
Para la genotipificación de snP se utilizó una técnica de alto ren-
dimiento, iPLEX Sequenom Mass Array, usando las condiciones 
experimentales descritas por Tang et ál. (1999). 
Para calcular el componente ancestral autosómico, amerindio, 
africano y europeo se incluyeron en el análisis genotipos de 75 
mar cadores AIM en un total de 849 individuos. Once de estos 
marcadores se eligieron a partir de los reportados por Parra, 
Shriver y Molokia (Molokhia et ál. 2003; Parra et ál. 1998; Shriver 
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et ál. 2003). Los demás marcadores se eligieron con base en los 
mapas de snP informativos para poblaciones latinas (Mao et ál. 
2007; Martínez-Marignac et ál. 2007; Price et ál. 2007; Tian et ál. 
2006). Se obtuvieron los genotipos en las poblaciones no mez-
cladas (parentales): europeos-americanos de Baltimore y Chicago 
(n = 77) y de la colección Ceu de Utah (n = 60), españoles de 
Valencia (n = 31), africanos del este de Ghana (n = 52) y la 
colección yri de Nigeria (n = 60), y amerindios de poblaciones 
mazahua (n = 22), zapoteca (n = 60), mixteca (n = 23) y mixe 
(n = 29) (tabla 1).
Para incluir estos marcadores se tuvo en cuenta su poder 
informativo con respecto a las poblaciones parentales (las dife-
rencias en frecuencias alélicas entre las poblaciones putativas 
parentales). Con un promedio de diferencia entre europeos y 
africanos de 0,579; entre africanos y amerindios de 0,375 y entre 
europeos y amerindios de 0,440, 
y espaciados en el genoma, al 
menos cada 10 cM (es decir, con 
una longitud mayor a 10 Mb)3 
en los cromosomas del 1 hasta el 22. Entre los 75 marcadores 
tipificados, 64 fueron informativos para determinar la contribu-
ción europea y africana, 36 fueron útiles para discriminar entre 
las poblaciones africanas y amerindias y 55 para discriminar 
entre la europea y la amerindia (tabla 1). Se obtuvieron datos 
completos para el 92% de los genotipos, y quedó una proporción 
de datos faltantes del 8%, de la cual se espera que no afecte las 
estimaciones de las proporciones de mezcla. 
3 cM (centi Morgan): unidad de distancia 
genética entre loci. Mb (megabase): unidad de 
longitud de adn.
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análisis estaDístiCo 
Con los genotipos de los aiM se calcularon los parámetros po-blacionales: las frecuencias alélicas y el equilibrio de Hardy Weinberg (mediante el programa Genepop v. 3.1). En el pro-
grama Admixmap v. 3.8 se implementó la prueba de dispersión 
de frecuencias alélicas para evaluar el ajuste de las frecuencias 
especificadas en el modelo, con base en la probabilidad predictiva 
posterior. La dispersión se evalúa para cada subpoblación en cada 
locus, y de manera global sobre todos los loci. Los resultados son 
valores p bayesianos, valores muy pequeños de la probabilidad 
posterior predictiva pueden indicar la falta de ajuste. Con este 
programa también se estimó el parámetro de la suma de inten-
sidades, que corresponde a modelar el proceso estocástico de 
transición de los estados ancestrales en los cromosomas híbridos. 
La suma de intensidades es modelada de manera global por una 
distribución de Poisson y mide la frecuencia de dichas transicio-
nes. Este parámetro se puede interpretar como el promedio del 
número de generaciones ocurridas desde el evento de mezcla.
La composición de la mezcla en cada individuo (europea, 
africana y amerindia), así como el promedio de cada componente 
ancestral en la muestra, se obtuvieron usando diferentes programas; 
el programa Admixmap v. 3.8 para Windows, el programa Structure 
v. 2.2 y el programa Ancestrymap v. 2.0. Con el programa Admix.
Pas (amablemente suministrado por su autor, J. C. Long) se estimó 
la proporción de mezcla en la población, mediante una aproxima-
ción de mínimos cuadrados ponderados; con este programa solo se 
puede calcular la proporción de mezcla total (Long 1991).
En el programa Admixmap v. 3.8 se implementó un modelo 
de no dispersión de las frecuencias alélicas de las poblaciones 
no mezcladas, en el que se asume que las frecuencias alélicas 
de las poblaciones mezcladas corresponden a las de las pobla-
ciones ancestrales usadas para obtener los parámetros a priori, 
en una población mezclada, producto de tres poblaciones an-
cestrales (europea, africana y amerindia). El programa estima 
las frecuencias alélicas de las poblaciones parentales y de la 
población mezclada con remuestreo simultáneo (Hoggart et ál. 
2003; Hoggart et ál. 2004).
En el programa Structure se implementó un modelo de fre-
cuencias alélicas correlacionadas, en el que se asume que las 
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frecuencias en las poblaciones son similares, lo cual se acerca 
más a la realidad en poblaciones estrechamente relacionadas. 
Por lo tanto, si una población es muy divergente, el modelo de 
frecuencias correlacionadas puede lograr mejores inferencias 
cuando se omite esta población. El parámetro a especifica si los 
individuos pueden ser asignados con mayor probabilidad Pr(X/K) 
a una población o si pueden ser asignados a varias poblaciones 
con probabilidad similar: Pr(X/K) = 0,5 para K = 2; Pr(X/K) = 
0,33 para K = 3. Para obtener estimativos confiables de Pr(X/K), 
los parámetros del modelo deben alcanzar el equilibrio antes 
de finalizar la longitud de la simulación, la cual se determina 
realizando simulaciones previas, para determinar la longitud de 
las iteraciones y de la simulación en la cadena de Markov. Los 
parámetros se obtuvieron con 20.000 iteraciones (Pritchard y 
Rosenberg 1999; Pritchard, Stephens y Donnelly 2000).
En el programa Ancestrymap se explora la distribución posterior 
de varios parámetros, dados los datos, y se obtienen estadísticas 
que dan cuenta de la incertidumbre de esos parámetros descono-
cidos mediante un número suficiente de iteraciones. El programa 
minimiza el número de iteraciones requerido usando un algoritmo 
que maximiza los valores esperados para escoger los valores más 
cercanos a los reales. La estimación de la mezcla individual a lo 
largo del genoma es promediada entre todos los in dividuos para 
identificar las regiones genómicas con mayor con tenido de una de 
las poblaciones parentales. El algoritmo usa un modelo de Markov 
escondido, en el que el estado ancestral escondido es inferido a 
partir de los genotipos (Patterson et ál. 2004). 
resultaDos y DisCusión
Las frecuencias alélicas de 75 aiM en las poblaciones parentales y en la población antioqueña se muestran en la tabla 1. Menos del 5% de los marcadores presentaron desviaciones signifi-
cativas del ehw con una prueba de c2 y después de corregir por 
Bonferroni las comparaciones múltiples. 
La prueba de dispersión implementada en Admixmap para 
determinar el ajuste de las frecuencias alélicas actuales de las 
poblaciones parentales, con respecto a las frecuencias alélicas 
de las poblaciones ancestrales que participaron en la mezcla, 
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mostró valores de probabilidad posterior predictiva (valor p 
bayesiano) de 0,0315, 0,368 y 0,071 para europeos, africanos y 
amerindios respectivamente. La dispersión significativa de las 
frecuencias se asume cuando se encuentran valores de p muy 
bajos que pueden reflejar la falta de ajuste (Hoggart et ál. 2003; 
Pritchard, Stephens y Donnelly 2000). 
El cálculo de las proporciones de mezcla con poca incerti-
dumbre, dado por los bajos niveles de dispersión de las frecuen-
cias alélicas, depende en gran parte de cuánto se relacionen las 
que se usan como parentales con respecto a las de las poblaciones 
ancestrales reales (Price et ál. 2007). Por lo tanto, los valores 
obtenidos indican un buen ajuste (no dispersión) de las frecuen-
cias alélicas en las poblaciones no mezcladas que se usaron para 
obtener los parámetros a priori, y sugieren que el panel de 75 aiM 
utilizado fue adecuado para calcular las proporciones de mezcla 
en esta población.
El parámetro de la suma de intensidades fue de 11 por cada 
100 cM con un IC de 95% (9,0 - 13,3). Lo anterior implica que el 
promedio de tiempo en que ocurrió la mezcla es de al menos 11 
generaciones, desde el primer evento de mezcla. Es probable que 
la variación observada en la estimación de este parámetro esté in-
fluenciada por diferentes niveles de flujo génico, en comparación 
con otras poblaciones latinoamericanas; por ejemplo, en la pobla-
ción mexicana el valor estimado para este parámetro fue de 6,7 por 
100 cM con iC de 95% (5,7 - 8,0) (Martínez-Marignac et ál. 2007), 
en una población afroamericana fue de 6,0 por 100 cM (Patter son 
et ál. 2004) y en una población hispana, de 8 por 100 cM (Hoggart 
et ál. 2004). Las poblaciones relativamente aisladas presentan 
tiempos mayores desde el evento de mezcla, mientras que pobla-
ciones vecinas de grandes poblaciones amerindias o de regiones 
con reciente migración europea muestran tiempos más cortos. 
El parámetro de la suma de intensidades es directamente pro-
porcional a la densidad de marcadores necesarios para encontrar 
variantes en genes con efecto sobre un determinado rasgo. Se 
estimó que en la población mexicana es necesario tipificar 1.400 
marcadores informativos de ancestría para localizar genes que 
confieren riesgo para enfermedades en la población amerindia 
y europea, bajo un modelo de flujo génico continuo, y que son 
necesarios al menos 2.000 individuos para detectar un or de al 
menos 1,5. La historia demográfica de la población antioqueña 
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fiGura 1. CoMParaCión De los ProGraMas utilizaDos Para  
estiMar MezCla inDiViDual
Fuente: Esta investigación.
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sugiere que el valor encontrado es consistente con un modelo 
de un único evento de mezcla y que el número de marcadores 
necesarios para implementar MalD puede ser igual o menor al 
que se requiere en la población mexicana (Martínez-Marignac 
et ál. 2007).
Usando el panel de 75 aiM altamente informativo se caracte-
rizó la proporción de la mezcla europea, africana y amerindia 
en la población total y para cada individuo. Las proporciones 
de mezcla individual calculadas con los diferentes programas 
utilizados fueron muy similares (figura 1). Se calculó una co-
rrelación de Pearson para cada componente de mezcla entre 
pares de programas; los coeficientes de correlación se muestran 
en la tabla 2. Los análisis indican una muy alta correlación para 
los componentes europeo, africano y amerindio calculados con los 
programas Admixmap y Structure. Sin embargo, al analizar este 
componente entre estos programas y Ancestrymap la correlación 
disminuye. Los promedios de los componentes ancestrales que se 
obtuvieron con los diferentes programas utilizados se muestran en 
la tabla 3. Lo anterior sugiere que los algoritmos implementados 
en los programas Admixmap y Structure son similares y robus-
tos para determinar las proporciones de mezcla poblacional e 
individual. No obstante, este tipo de análisis en las poblaciones 
mezcladas producto de tres o más poblaciones parentales no 
es apropiado con algoritmos como el de Ancestrymap, debido 
a que solo se pueden asumir dos poblaciones parentales y con 
el programa Admix.Pas no es posible obtener proporciones de 
mezcla individual. 
tabla 2. CoefiCientes De CorrelaCión De Pearson Para CaDa CoMPonente De 
MezCla inDiViDual entre los Diferentes ProGraMas utilizaDos
Componente Admixmap vs. Structure
Admixmap vs. 
Ancestrymap
Structure vs.  
Ancestrymap
Europeo *0,983 *0,968 *0,983
Africano *0,967 **0,713 **0,699
Amerindio *0,950 **0,713 **0,699
* Coeficientes de correlación. 
** El coeficiente de correlación con Ancestrymap entre europeo y no europeo (africano y 
amerindio).
Fuente: Esta investigación.
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Las proporciones de mezcla promedio calculadas en esta 
muestra de población antioqueña con el programa Admixmap 
muestran, de manera consistente con otros reportes (Bedoya, Mon-
toya et ál. 2006; Carvajal-Carmona et ál. 2000; Carvajal-Carmona 
et ál. 2003; Gómez-Pérez et ál. 2010), la contribución relativa 
de tres poblaciones putativas parentales, con una contribución 
europea (60%) dos veces mayor que la contribución amerindia 
(28%), ambas con una distribución amplia, y una escasa contri-
bución africana (12%). Comparando los promedios de mezcla 
obtenidos en esta muestra con varios reportes sobre la población 
antioqueña (Bedoya, Montoya et ál. 2006; Carvajal-Carmona et ál. 
2000; Carvajal-Carmona et ál. 2003; Gómez-Pérez et ál. 2010), se 
observa una diferencia substancial en la estimación de las pro-
porciones de mezcla, en particular para europeos y amerindios. 
Algunas razones que explican las diferencias con este estudio son: 
primero, en estos estudios la estimación del mestizaje se basó en 
un número diferente de marcadores aiM; y segundo, las carac-
terísticas de la muestra son diferentes. Sin embargo, el método 
bayesiano implementado en los programas Admixmap, Structure 
y Ancestrymap, y el método de mínimos cuadrados ponderados 
del programa Admix.Pas mostraron ser robustos y consistentes 
para estimar los componentes de mezcla con poca incertidumbre.
Las proporciones de mezcla observadas en la población antio-
queña son similares a las reportadas para una población hispana 
del Valle de San Luis (Colorado), en la cual se encontró un 63% de 
contribución europea, un 34% de amerindio y un 3% de africano 
(Bonilla et ál. 2004); pero difieren de los reportes acerca de otras 
poblaciones de Latinoamérica y de Colombia. Por ejemplo, en 
un estudio realizado en una población mexicana se reportó una 
Tabla 3. proporciones de mezcla genéTica obTenidas con los programas admix-
map, sTrucTure, ancesTrymap y admix.pas
Software Europeo Africano Amerindio 
Admixmap 0,60 ± 0,016 0,12 ± 0,007 0,28 ± 0,009 
Structure 0,56 ± 0,022 0,15 ± 0,009 0,29 ± 0,013 
Ancestrymap 0,56 ± 0,024 0,44 ± 0,024
Admix.Pas 0,58 ± 0,014 0,13 ± 0,013 0,20 ± 0,016 
Nota: Los valores son promedios más o menos el error estándar.
Fuente: Esta investigación.
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contribución europea de 30%, amerindia del 64% y africana del 
5% (Martínez-Marignac et ál. 2007), y entre los individuos de una 
población de Cartagena (departamento de Bolívar) se encontró 
una mayor contribución europea (43%), una considerable con-
tribución africana (38,3%) y muy poca contribución amerindia 
(18,6%) (Vergara et ál. 2009). Estas diferencias pueden ser atri-
buidas a los diferentes patrones demográficos propios de cada 
población, como la densidad de la población amerindia en la 
época en que llegaron los colonizadores y la cantidad de euro-
peos y africanos que migraron a cada región (Price et ál. 2007).
Las proporciones de mezcla individual obtenidas con el pro-
grama Admixmap se muestran en las figuras 2A, 2B y 2C. La 
distribución de los componentes ancestrales individuales fue 
la siguiente: entre 20 y 90% para europeo, entre 0 y 35% para 
africano y entre 10 y 60% para amerindio. Estos patrones de 
distribución de la mezcla individual en la población antioqueña 
son bastante amplios, principalmente en europeos y amerindios.
A. Proporción de mezcla individual europea   
B. Proporción de mezcla individual africana
Comparación de cuatro programas utilizados en la determinación de la composición genética  
ancestral de la población antioqueña
Cons tanza  Duque e t  á l .252
Para implementar estudios de MalD tendientes a identificar loci 
de riesgo para enfermedades con prevalencias diferentes entre las 
poblaciones parentales es importante que las poblaciones mues-
tren una distribución amplia del componente ancestral parental 
que confiere mayor riesgo para una entidad específica; lo ideal 
es que esta distribución esté entre el 10 y el 90% (Patterson et ál. 
2004; Price et ál. 2007). Estos resultados sustentan la importancia 
de las poblaciones mezcladas como recurso útil para abordar el 




Se comprobó la robustez y utilidad de diferentes programas para modelar la mezcla poblacional; las diferencias observadas son inherentes a los algoritmos implementados en cada uno de 
ellos. En este estudio se comprobó también el poder informativo 
del panel de marcadores utilizados. Este panel de marcadores fue 
adecuado para estimar las proporciones de mezcla individual, 
pero no es suficiente para aportar información de utilidad epi-
demiológica. Las diferencias observadas en las proporciones de 
mezcla estimadas en este estudio con respecto a otros reportes 
pueden explicarse por la cantidad de marcadores utilizados, su 
fiGura 2. DistribuCión De la MezCla inDiViDual en la Muestra estiMaDa Con el 
ProGraMa aDMixMaP, ContribuCiones (a) euroPea, (b) afriCana y (C) aMerinDia.
Fuente: Esta investigación.
C. Proporción de mezcla individual amerindia
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informatividad y, además, el tamaño y las características de-
mográficas de las poblaciones. El promedio de tiempo estimado 
desde el primer evento de mezcla fue de 11 generaciones por cada 
100 cM, lo cual implica que el Dl generado por la mezcla no ha 
decaído considerablemente. Además, la distribución de mezcla 
individual amerindia y europea en la población antioqueña es 
suficientemente amplia. Lo anterior hace de la población antio-
queña una muestra interesante para implementar estudios de 
mapeo por mezcla o MalD, principalmente en rasgos con diferente 
prevalencia entre europeos y amerindios. Esto también podría 
ser una constante en otras poblaciones latinas que valdría la 
pena explorar. 
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